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summary. In 2011–2013 phytopathologic 
health conditions of conifers trees in the old-
growth Monrepos Park (Vyborg, Leningrad Re-
gion, Russia) was re-examined to analyze changes 
in the prevalence of the most common tree diseases 
and their pathogens in the historic park over a pe-
riod of 1991–2011. The most common and harm-
ful pathogens such as canker-cancerous and rot 
diseases were identified. Uneven and often sharp 
rise ofpathogens abundance at different sections 
of the park, their patchy distribution, expansion of 
their substrate specialization as well as increase in 
the species composition of plant pathogens were 
observed. It is suggested that the recreational stress 
Monrepos Park has the leading role in the qualitative 
and quantitive changes in composition of patho- 
gens and reduction of biological sustainability of 
old-growth conifers trees.
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молекулярно-генетические Подходы в систематике грибов: 
настоящее и будущее
В настоящее время при изучении биоразно-
образия живого, помимо традиционных под-
ходов, основанных на сравнении фенотипов, 
объектом исследований служат генотипы ор-
ганизмов, то есть весь комплекс генетической 
информации, передаваемый из поколения в 
поколение и реализуемый в ходе онтогенеза. 
Геносистематика (molecular phylogenetics) за-
нимается изучением эволюционной истории 
организмов по отношению к их общим пред-
кам на основе анализа молекулярных призна-
ков. Все большую популярность приобретают 
молекулярные методы анализа, такие как, на-
пример, секвенирование определенных и в раз-
ной степени вариабельных участков генома с 
последующим сравнением полученных данных 
с электронной базой данных NCBI, EMBL-EBI 
или DDBJ при помощи инструмента BLAST. 
Для филогенетических исследований в цар-
стве грибов в настоящее время предложено 
использовать шесть универсальных генных об-
ластей: гены малой и большой субъединиц ри-
босомальных РНК (18S рРНК, 28S рРНК и 5,8S 
рРНК), ген фактора элонгации пептидов (EF) и 
два гена, кодирующих субъединицы РНК по-
лимеразы II (RPB1 и RPB2) (Пограмма AFTOL, 
Assembling Fungal Tree of Life). Большинство 
филогенетических анализов в царстве грибов 
сделано на основе кластера рибосомальных ге-
нов, обнаруженных в ядерных и митохондри-
альных геномах. Наиболее часто используемы-
ми в филогенетике последовательностями для 
межвидовых и внутривидовых сравнений яв-
ляются транскрибируемые спейсерные области 
кластера генов рибосомальных РНК – ITS1 – 
5,8S рРНК – ITS2 (internal transcribed spacers), 
расположенные между структурными генами 
18S рРНК и 28S рРНК. Именно по этим генным 
последовательностям накоплены большие ин-
формационные базы данных в ГенБанке (www.
ncbi.nih.gov). В связи с этим было предложено 
создать единую базу данных по ITS, содержа-
щую информацио о всех живых организмах. 
Одна из наиболее масштабных и известных 
программ подобного плана – «Баркодинг все-
го живого» (Barcode of Life). ДНК-баркодинг – 
это таксономический метод, использующий 
короткие последовательности ДНК в качестве 
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доступных генетических маркеров для опреде-
ления видовой принадлежности изучаемых ор-
ганизмов (Barcode of Life programme) [1]. В ка-
честве основного молекулярного маркера для 
грибов была предложена ITS последователь-
ность и создана база данных – Fungal Barcoding 
Database (www.fungalbarcoding.org). На данный 
момент более 100 000 грибных ITS последова-
тельностей депонировано в различные элек-
тронные базы данных, и эта цифра неуклонно 
растет в связи с повышающейся доступностью 
техники секвенирования по всему миру. Одна-
ко пока еще не существует эффективных мер 
контроля депонирования такого огромного 
количества данных. В базах данных встреча-
ется множество неотредактированных после-
довательностей, включающих всевозможные 
ошибки секвенирования, особенно по 5’- и 
3’-концам последовательностей. Также неко-
торые последовательности бывают неправиль-
но определены, например, на видовом уров-
не, или находятся под устаревшими или уже 
не используемыми названиями. Поэтому для 
проведения филогенетических исследований 
с особой осторожностью должен проводиться 
подбор референсных последовательностей из 
электронных баз данных [2].
Современные методы геномики позволяют 
уже сейчас сопоставлять информацию о пол-
ных ядерных геномах и геномах органелл. Од-
нако даже такие сравнения не всегда способны 
дать однозначный ответ о происхождении и 
путях эволюции тех или иных групп организ-
мов в силу пока еще ограниченности данных 
по секвенированию геномов и их аннотации. В 
докладе будут обсуждены преимущества и не-
достатки современных методов секвенирова-
ния – пиросеквенирование и секвенирование 
на микрочипах – с точки зрения методологиче-
ских подходов в геносиcтематике.
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симбиотическая Эффективность грибов арбускулярной 
микоризы: модельная система*
Одним из самых распространенных типов 
растительно-микробных ассоциаций является 
арбускулярная микориза (АМ), формируемая 
большинством видов (>80 %) высших назем-
ных растений с грибами монофилетической 
группы – отдела Glomeromycota, включающе-
го ~150 видов [1]. В условиях среднего и низ-
кого уровня доступного для питания растений 
фосфора (Рд) в почве АМ обладает существен-
ной симбиотической эффективностью. Под 
симбиотической эффективностью понимает-
ся получаемая за счет инокуляции растений 
АМ-грибом прибавка показателей продуктив-
ности (веса надземных частей и корней, высо-
* Работа выполнена при государственной финансовой поддержке ГК 16.740.11.0344, гранта Президента РФ  
МК–5964.2013.4 с использованием оборудования ЦКП «Геномные технологии, протеомика и клеточная биология» 
ВНИИСХМ и оборудования РЦ «Развитие молекулярных и клеточных технологий» СПбГУ (проект 109–98). 
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